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"Existe uma razão maior para se estudar zoologia além da sua possível "utilidade" e do 
costumeiro gosto pelos animais. Ei-la: nós, os animais, somos as máquinas mais 
complicadas e mais perfeitamente elaboradas em todo o universo conhecido. Se 
expusermos a questão por esse prisma, fica difícil entender como alguém poderia 
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Resumo 
O caranguejo Ucides cordatus, popularmente conhecido no Brasil como caranguejo-
uçá, é encontrado em manguezais desde o estado de Santa Catarina até a Flórida, nos 
Estados Unidos. No Brasil, a grande demanda por esta espécie na indústria alimentícia é 
a causa da cata de várias toneladas de indivíduos todos os anos. Somados a este fator, a 
destruição dos manguezais e o surgimento de uma doença letal vêm sendo apontados 
como agentes causadores de severas reduções nos estoques naturais de U. cordatus. 
Uma vez que reduções populacionais severas tendem a provocar eventos de efeito 
gargalo e, consequentemente, redução da aptidão dos indivíduos ao longo do tempo, 
estudos de genética de populações que se dediquem a entender o padrão da distribuição 
genética, quantificar o fluxo gênico e avaliar as tendências demográficas das 
populações, são essenciais na elaboração de estratégias de manejo e de conservação. 
Portanto, neste trabalho, utilizamos sequências de 568 pb da subunidade 1 do gene 
mitocondrial citocromo c oxidase de 181 espécimes de U. cordatus coletados em 15 
localidades ao longo da costa brasileira, entre os estados de Santa Catarina e Maranhão, 
que compreendem praticamente toda a região de ocorrência da espécie no Brasil. Do 
total de sequências, 80 haplótipos foram revelados, caracterizando uma elevada 
diversidade haplotípica (h=0,925). Por outro lado, a diversidade nucleotídica foi baixa 
(π =0,00462), dada a diferença de poucos pares de bases entre os haplótipos. A relação 
hierárquica entre os haplótipos não demonstrou nenhuma estruturação geográfica da 
diversidade genética. Além disso, a análise de variância molecular e os valores da 
estatística-Φ (Φst=0,00231) revelaram que a maior parte da variação genética em U. 
cordatus está contida no nível intrapopulacional (98,8%), e apenas uma fração sutil 
entre os grupos de populações (2,5%). Os valores de Fs de Fu e D de Tajima revelaram-
se negativos, indicando que as populações de U. cordatus sofreram eventos de expansão 
populacional recente. Este cenário também foi confirmado através da análise de 
mismatch distribution, na qual distribuições unimodais foram encontradas para todas as 
populações. Nossos dados são concordantes com trabalhos prévios que indicam que o 
fluxo gênico em U. cordatus é suficientemente amplo a fim de produzir homogeneidade 
genética entre as populações. Este perfil é condizente com a estratégia de exportação 
das larvas desta espécie para alto mar, no qual fatores oceanográficos, como correntes 






The crab species Ucides cordatus, commonly known in Brazil as caranguejo-uçá, is 
found in mangroves from the state of Santa Catarina, in Brazil, to Florida, in United 
States. In Brazil, the food industry demand on this species is the cause of the fishing of 
several tons of specimens each year. Moreover, the mangrove destructions and the 
origin of a lethal disease are other causes of severe decrease in natural stocks of U. 
cordatus. Since population reductions can produce bottleneck effects and, consequently, 
fitness reduction in specimens over time, population genetics studies that aim to 
understand the pattern of genetic distribution among populations, calculate the gene 
flow and evaluate the demographic trends are critical in the creation of management and 
conservation programs. Thus, here we used 568 bp sequences of the subunit 1 of the 
mitochondrial gene cytochrome c oxidase of 181 U. cordatus specimens, collected in 15 
localities over the Brazilian coast, among the states of Santa Catarina and Maranhão, 
which comprises almost the whole occurrence zone of this species in Brazil. From all 
sequences, 80 haplotypes were found, showing a high haplotype diversity (h=0,925). On 
the other hand, the nucleotide diversity was very low (π =0,00462), what is explained by 
the few base pairs differences among the haplotypes. The hierarchical relationship 
among the haplotypes did not reveal any sign of geographic structure of the genetic 
diversity. Besides, the analysis of molecular variance and the Φ-statistics values 
(Φst=0,00231) revealed that major genetic divergence in U. cordatus is found in the 
intrapopulation level (98,8%), and only a minor amount of this divergence (2,5%) is due 
the differences among the groups of populations. The Fu’s Fs and Tajima’s D results 
were negative and indicate that the U. cordatus populations expanded recently. This 
scenario was also confirmed by the mismatch distribution analysis, in which unimodal 
distributions were found for all populations. Hence, our data are consistent with 
previous works that indicate that the gene flow in U. cordatus populations is enough to 
produce genetic homogeneity among them. This profile is also compatible with the 
strategy of larval exportation to open sea in this species, where many oceanographic 










A capacidade de dispersão dos organismos desempenha um papel central nos processos 
evolutivos envolvendo populações e espécies, uma vez que é responsável pela 
redistribuição espacial dos genótipos ao longo do tempo, um fator que não pode ser 
separado da história de vida do grupo (Ronce 2007). Principalmente em um contexto 
em que a fragmentação de paisagens, a destruição de hábitats, a superexploração de 
espécies comerciais e os efeitos intrínsecos das mudanças climáticas estão presentes, 
entender como, para onde e por que organismos se locomovem pode ser crucial para 
contribuir para a proposição de medidas conservacionistas (Gibbs et al. 2009). 
 No ecossistema marinho, em particular, organismos adultos de muitas espécies 
exibem capacidade locomotora reduzida ou até mesmo nula em comparação às formas 
imaturas e, portanto, nesses casos, a dispersão é influenciada principalmente pelas 
atividades de estágios larvais planctônicos (Palumbi 1992). Investigações diretas da 
dispersão larval, contudo, são uma tarefa extremamente árdua, uma vez que requerem a 
marcação de uma quantidade massiva de larvas em sua origem geográfica e o 
subsequente monitoramento dos movimentos e recrutamentos (Gilg e Hilbish 2003). 
Desta forma, avaliações indiretas através de estudos de correntes marinhas e de perfis de 
distribuição da diversidade genética permitem identificar padrões e propor modelos de 
dispersão larval em organismos marinhos (Chambers et al.  2006). 
Frequentemente, a primeira informação utilizada para se especular sobre a 
estrutura genética de populações em ambientes marinhos é a duração do estágio larval 
no plâncton, que está diretamente correlacionado com a ontogenia da espécie, pois, o 
tempo em que a larva se mantém a mercê das correntes marinhas influencia fortemente 
a distribuição genética nas populações (Bohonak 1999; Marko 2004; Dias et al. 2006). 
Larvas planctotróficas, por exemplo, possuem pouca ou nenhuma restrição nutricional, 
e por isso, podem permanecer por mais tempo no estágio pelágico do que as larvas 
lecitotróficas, que são dependentes da quantidade de nutrientes contidos no vitelo do 
ovo (Dias et al. 2006). Consequentemente, em espécies cuja duração do estágio larval é 
curta ou ausente, o fluxo gênico esperado é reduzido ou nulo, com forte estruturação 
genética entre populações. Este cenário tem sido frequentemente ratificado em espécies 
cujo estágio larval é completado em apenas algumas horas ou dias, como em alguns 
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invertebrados (McMillan et al. 1992; Hellberg 1994, 1996) e peixes (Waples 1987; 
Doherty et al. 1995; Riginos 2001; Purcell et al. 2006).  
 Outro fator relevante nos estudos populacionais de espécies de ambiente 
marinho é o comportamento das fases larvais quanto à forma de dispersão. Dois 
mecanismos de dispersão foram constatados em larvas de espécies tipicamente 
estuarinas: (1) retenção da larva dentro do estuário original durante todo o 
desenvolvimento, e (2) exportação dos estágios larvais prematuros do estuário original 
para águas oceânicas, com o subsequente retorno às regiões estuarinas das formas 
larvais mais avançadas (Sandifer 1975). A capacidade de sobrevivência em diferentes 
níveis de salinidade influencia o tempo e o modo de dispersão das larvas nos estuários e 
em alto mar. Exemplos de retenção larval têm sido relatados em numerosos táxons, 
como caranguejos (Cronin 1982; Morgan 1995; DiBacco e Levin 2000; Marta-Almeida 
et al. 2006; Queiroga et al. 2007), cracas (Bousfield 1955), ostras (Wood e Hargis 
1971) e peixes (Weinstein et al. 1980; Wolanski et al. 1997). Não obstante, a 
exportação de larvas dos estuários confere vantagens por proporcionar maior 
conectividade entre as populações, favorecendo o fluxo gênico (Christy 1982; Christy e 
Stancyk 1982; Morgan 1987, 1990). 
 Apesar de componentes intrínsecos (e.g. tempo de vida larval e modo de 
dispersão) e extrínsecos (e.g. diferenças de salinidades e correntes marinhas) terem sido 
associados frequentemente como facilitadores da dispersão larval, muitos estudos têm 
demonstrado altos níveis de estruturação genética entre populações e evidenciado 
barreiras oceânicas (Barber et al. 2000; Patarnello et al. 2007). Padrões de circulação de 
correntes, regimes de temperatura, topografia da costa e pressões seletivas locais têm 
sido identificados como agentes promotores de estruturação genética em populações 
(e.g. Planes et al. 2001; Stepien et al. 2001; Rocha et al. 2005).  
 A exploração de recursos marinhos de forma sustentável requer que as 
consequências da pesca comercial sejam compreendidas, principalmente no que se 
refere à redução do tamanho das populações, perda da variabilidade genética e riscos de 
extinção (Moreira et al. 2011). Assim, estudos de genética de populações e filogeografia 
que visem esclarecer os padrões de estruturação populacional, identificar os estoques 
genéticos, testar os efeitos genéticos na taxa de crescimento e até mesmo desenvolver 
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novas linhagens em cativeiro são de extrema relevância para espécies com importância 
comercial (Thorpe et al. 2000). 
 Uma das espécies de grande importância econômica no Brasil é o caranguejo de 
mangue Ucides cordatus Linnaeus, 1763 (Decapoda, Ucididae), popularmente 
conhecido como caranguejo-uçá. Devido a seu grande valor na culinária brasileira 
(Glaser 2003), a cata de centenas de toneladas deste caranguejo é realizada todos os 
anos. Somente no estuário do Caeté, no estado do Pará, por exemplo, entre seis a oito 
toneladas de caranguejo são coletadas por km
2
 por ano (Diele e Koch 2010), 
representando a fonte de renda primária para 38% da famílias deste estuário (Glaser 
2003).  
Em um panorama ecológico, U. cordatus é uma espécie-chave na reciclagem dos 
nutrientes dos manguezais, sendo responsável pelo consumo e degradação de mais de 
metade das folhas senescentes deste ecossistema (Schories et al. 2003). Koch (2002) 
estimou que cerca de 80% da biomassa da epifauna dos manguezais é constituída pelo 
caranguejo-uçá, que serve como recurso alimentar para muitos grupos de animais que 
habitam ou visitam regularmente este ecossistema. 
Os indivíduos de U. cordatus são relativamente grandes e de crescimento lento 
e, em média, vivem mais de dez anos (Diele 2000). A maturidade sexual é alcançada 
entre os dois ou três primeiros anos de idade (Diele, 2000; Pinheiro et al. 2005), quando 
machos e fêmeas apresentam tamanhos de carapaça entre 3,5-5,2 cm e 4,0-5,6 cm, 
respectivamente (Vale 2003). Respeitadas as regulações de cata estipuladas pela 
Portaria nº 52 do IBAMA (2003), em que somente caranguejos machos e com largura 
de carapaça superior a 6.0 cm podem ser coletados, indivíduos maduros podem se 
reproduzir várias vezes até atingirem o tamanho de cata permitido (Diele 2000).  
Apesar da atual exploração de pesca de U. cordatus não indicar ameaça às 
populações como um todo, algumas evidências fornecem um aviso de que os 
caranguejos com tamanho comercializáveis estão sobre forte pressão exploratória 
(Glaser e Diele 2004). A taxa de explotação (E) de um recurso pode ser estimada pela 
razão entre a mortalidade por pesca (F) e a mortalidade total (Z), permitindo uma 
avaliação preliminar da situação do estoque explorado (Sparre e Venema 1997). Quando 
a taxa de explotação (E) é próxima de 0.5, o estoque está em nível máximo de produção 
(Garcia e Le Reste 1981). Em U. cordatus, a taxa de explotação obtida para machos é 
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de 0.58, indicando que a pesca nesta espécie se encontra em um nível limite (Neto 
2011). 
 Além da cata exploratória, o surgimento de uma doença letal desde o final dos 
anos 90 vem causando mortandades em várias populações de caranguejo-uçá (Boeger et 
al. 2005, 2007), reduzindo em mais de 80% o número de caranguejos coletados em 
alguns estuários do nordeste brasileiro (Nobrega e Nishida 2003; Schmidt 2006). No 
ano de 2005, na região estuarina de Caravelas/Nova Viçosa, no sul da Bahia, estima-se 
que para os 11.000 ha de manguezal, houve perda de aproximadamente 45 milhões de 
caranguejos, equivalendo a um prejuízo de cerca de sete milhões de dólares (Schmidt 
2006). Apesar disso, monitoramentos realizados em Caravelas/BA vêm indicando 
significativa recuperação da densidade populacional de U. cordatus, com aumento de 
0,70 (em 2006) para 1,33 ind./m
2
 (em 2007) (Schmidt et al. 2008).  
Vários potenciais agentes patogênicos foram indicados, incluindo vírus, 
bactérias, protozoários e venenos químicos, mas somente em 2005 a doença foi 
associada à presença do fungo ascomiceto Exophiala cancerae (de Hoog et al. 2011) 
como seu agente etiológico, e batizada “Doença do Caranguejo Letárgico” (DCL), uma 
vez que os indivíduos afetados manifestavam sinais agudos de letargia (Boeger et al. 
2005; Boeger et al. 2007; Orélis-Ribeiro et al. 2011). Casos de contaminação pelo E. 
cancerae também já foram relatados em humanos, em anfíbios (Pseudepidalea viridis), 
e até mesmo em fontes de água em diversos países, como Estados Unidos, Israel, 
Austrália, Alemanha e Países Baixos (Vicente et al. 2012). Tal distribuição cosmopolita 
sugere que o fungo já estava presente no Brasil antes do surto de 1997 e que, portanto, 
mudanças no hospedeiro ou das condições ambientais são mais prováveis do que o 
surgimento de um genótipo virulento (Vicente et al. 2012). Porém, relatos de 
pescadores brasileiros anciões, vivendo em locais distantes de mais de 1.500 km, 
indicam que extensivas mortalidades de caranguejos ocorreram há mais de 50 anos 
(Vicente et al. 2012). 
 Interessantemente, Boeger et al. (2007) demonstraram a presença de leveduras 
de E. cancerae em organismos saudáveis, o que pode indicar que alguns caranguejos 
seriam resistentes ao patógeno. A primeira ocorrência de DCL foi registrada no estado 
do Pernambuco, e se disseminou ao norte, até o estado do Ceará e, ao sul, até estado do 
Espírito Santo, no município de Aracruz. Apesar da ampla distribuição do U. cordatus 
por todo o continente americano, do sul da Flórida (EUA) até o extremo sul de Santa 
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Catarina, no Brasil (Melo 1996), não existem relatos da DCL em nenhum estuário ao 
norte do Ceará ou ao sul do Espírito Santo. 
 Diferenças na qualidade da reposta imunológica ao E. cancerae dentro das 
populações de caranguejo-uçá podem estar relacionadas a fatores genéticos, fisiológicos 
e/ou ambientais (Boeger et al. 2007). Uma das hipóteses que poderia, potencialmente, 
explicar o padrão da distribuição da DCL seria a quebra de fluxo gênico, promovendo 
um padrão genético distinto entre populações a sul do Espírito Santo e a norte do Ceará.  
 A crescente preocupação com a conservação de U. cordatus pode ser observada 
através das recentes publicações dos primeiros trabalhos de genética de população com 
esta espécie. Estes estudos pioneiros utilizaram as técnicas de RAPD, PCR-RFLP e 
sequências da região controle do DNA mitocondrial (Oliveira-Neto et al. 2007a, 2007b; 
Britto et al. 2011), amostrando populações dos estados do Pará, Ceará, Pernambuco, 
Sergipe, Bahia, São Paulo, Paraná e Santa Catarina, e mostraram resultados bastante 
similares, com falta de estruturação geográfica de diversidade genética. 
Contudo, a ampliação amostral de U. cordatus e a utilização de um marcador 
molecular de evolução mais lenta podem revelar padrões da distribuição da diversidade 
genética no caranguejo-uçá não observados anteriormente. Deste modo, nosso objetivo 
foi entender como a diversidade genética do caranguejo-uçá está distribuída ao longo de 
suas populações; verificar a existência de quebras filogeográficas que expliquem a 
distribuição da ocorrência da DCL; e investigar se as populações mais afetadas pela 
DCL e pelo extrativismo acentuado apresentam sinais de efeito gargalo recente, visando 
à obtenção de dados que possam ser utilizados na elaboração de estratégias de manejo e 
conservação. 
 
Materiais e Métodos 
Amostragem 
Nossa amostragem consistiu de 181 espécimes de Ucides cordatus de 15 localidades, ao 
longo de aproximadamente 5.000 km de costa brasileira, entre os estados do Maranhão 
e Santa Catarina (Figura 1). Os indivíduos foram capturados entre abril de 2011 e junho 
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de 2012, mantidos em etanol 70% a temperatura ambiente e tombados no Laboratório 
de Genética Animal (LGA), na Universidade Federal do Espírito Santo. 
Figura 1. Localidades de amostragem de Ucides cordatus na costa do Brasil. 
Extração, amplificação e sequenciamento de DNA  
Amostras de tecido muscular de pereiópode foram armazenadas em etanol absoluto à -
20°C na Coleção de Tecidos Animais (CTA) da Universidade Federal do Espírito Santo. 
A extração de DNA total foi feita através do protocolo descrito por Bruford et al. (1992) 
com modificações. O DNA extraído foi diluído e posteriormente quantificado no 
espectrofotômetro Nanodrop ND1000 (Thermo Scietific) e visualizado em gel de 
agarose 2%. A amplificação de 603 pb da sub-unidade 1 do gene mitocondrial 
citocromo c oxidase (COI) foi realizada pela Reação em Cadeia da Polimerase (PCR) 
em termocicladores Perkin Elmer PCR System 2400, usando os primers genéricos 
LCO1490 (5’-GGT CAA CAA ATC ATA AAG ATA TTG G-3’) e HCO2198 (5’-TAA 
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ACT TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA-3’) (Folmer et al. 1994). As reações de 
PCR foram feitas para um volume total de 25 µl, incluindo 2,5 mM de cada primer, 75 
mM de MgCl2, 1x solução tampão, 5 mM de desoxiribonucleotídeos, 1 U de Platinum™ 
Taq DNA polimerase (Invitrogen, Inc) e 20-50 ng de DNA. O perfil de termociclagem 
consistiu de 1 min para desnaturação inicial a 95°C, 35 ciclos de 45 seg de desnaturação 
a 95°C, 45 seg de anelamento a 51°C e 45 seg de extensão a 72°C, seguidos por um 
passo de extensão final de 5 min a 72°C. Os produtos de PCR foram então submetidos à 
eletroforese em gel de agarose a 2% e o tamanho e qualidade das bandas estimados com 
o auxílio de marcadores moleculares de 1 Kb (Invitrogen, Inc.™). Os produtos da PCR 
foram purificados com o kit Exo-Sap-IT™ (USB Corporation) e as sequências geradas 
pela empresa Macrogen Inc. (www.macrogen.com; Seul, Coréia). Como grupo externo, 
foram utilizadas sequências disponíveis no Genbank de Uca lactea (HM180935), Uca 
minax (FJ693520) e Minuca pugnax (FJ693647). 
 
Análises genéticas dos dados 
As sequências geradas foram alinhadas com o software ClustalX v2.0 (Larkin et al. 
2007) utilizando-se valores padrões nos parâmetros de alinhamento. O alinhamento 
manual foi realizado posteriormente para a checagem de possíveis incongruências. O 
número de haplótipos, a diversidade haplotípica (h) e a diversidade nucleotídica (π) 
foram estimados para cada população, assim como para a amostra total, utilizando-se o 
programa DnaSP v5.0 (Librado e Rozas 2009). O modelo de evolução molecular que 
melhor se ajusta aos dados foi calculado pelo uso do critério de informação de Akaike, 
implementando no software Jmodeltest v0.1 (Posada 2008).  
As hipóteses filogenéticas com base em critérios de distância (NJ) e máxima-
verossimilhança (ML) foram construídas pelo programa MEGA v5.0 (Tamura et al. 
2011). A relação filogenética entre os haplótipos foi investigada através da análise de 
Median-Joining (Bandelt et al. 1999) no programa Network v4.6.1. 
A diferenciação genética entre as populações foi avaliada a partir dos cálculos de 
diferença par-a-par entre as sequências (estatística-Φ), utilizando-se o modelo de 
Tamura e Nei, com correção de gama e testada com 10.000 permutações. O número de 
migrantes por geração (Nm) para cada par de populações foi estimado assumindo uma 
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taxa de mutação insignificante, através da fórmula Nm=(1-Φst)/2Φst, para genomas 
haplóides (Slatkin e Maddison 1989).  
Adicionalmente, a existência de estruturação geográfica na variabilidade 
genética das populações foi testada através da Análise de Variância Molecular 
(AMOVA), calculada baseada em uma matriz de distância entre haplótipos, utilizando-
se valores de diferenças par-a-par e 10.000 replicações.  
Duas hipóteses foram testadas. Na primeira, todas as localidades de coleta foram 
tratadas como uma única população. Na segunda, grupos de populações foram 
delimitados, baseando-se na proposta de que quebras filogeográficas em Ucides 
cordatus seriam detectadas em função da distribuição da DCL: um grupo norte formado 
por localidades onde não há relatos da doença (Porto Rico do Maranhão), um grupo 
central delimitado pela ocorrência da DCL, sendo Aracruz o limite austral e Ceará o 
limite boreal (Caucáia a Aracruz) e um grupo sul onde também não há relatos da DCL 
(Vitória a Barra do Say). Tais testes foram calculados no software Arlequin 3.5.1.2 
(Excoffier e Lischer 2010). 
A hipótese de isolamento por distância entre as populações foi avaliada através 
do Teste de Mantel (Mantel 1967), implementado no programa Arlequin 3.5.1.2 
(Excoffier e Lischer 2010). 
Com o objetivo de se examinar a história demográfica das populações de U. 
cordatus, utilizamos os testes de neutralidade de D de Tajima (Tajima 1989) e Fs de Fu 
(Fu 1997). Esses testes estatísticos foram originalmente desenvolvidos para se avaliar a 
hipótese de neutralidade seletiva; contudo, são atualmente amplamente utilizados na 
detecção de mudanças no tamanho das populações (Mousset et al. 2004). Tais testes 
estimam o desvio da neutralidade, que é baseado na expectativa de populações de 
tamanho constante em equilíbrio entre mutação e deriva. Valores negativos de D de 
Tajima e Fs de Fu são indícios de expansão populacional. 
 Outra análise que explora a história demográfica das populações tem como 
critério a frequência da distribuição do número de diferenças par-a-par entre os 
haplótipos e é conhecida como mismatch distribution (Slatkin e Hudson 1991; Rogers e 
Harpending 1992). Três parâmetros foram estimados utilizando-se o modelo de Rogers 
e Harpending’s (1992): θ0=2N0u, θ1=2N1u e τ = 2ut, em que uma população inicial de 
tamanho efetivo N0 cresce rapidamente para um novo tamanho N1 em um tempo de t 
gerações antes do presente, e u é a chance, por geração, de uma mutação incidir sobre 
um nucleotídeo dentro do fragmento estudado. Distribuições unimodais são formadas 
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pelo acúmulo de mutações de baixa frequência, sobretudo de singletons, e indicam 
expansão populacional recente. Nestes casos, para calcularmos o tempo em anos, desde 
o início da expansão populacional, utilizamos a fórmula T=τ/2u, levando em 
consideração que em crustáceos decápodas, as taxas de mutação estimadas por 
nucleotídeo, no COI, são de 1,4 a 2,6% a cada milhão de anos (Schubart et al. 1998), e 
assumindo um tempo de geração de aproximadamente 3 anos (Diele 2000). Por outro 
lado, populações em equilíbrio demográfico contêm ramos internos longos, e as 
mutações presentes nestes ramos serão compartilhadas por várias linhagens, resultando 
em uma mismatch distribution irregular ou descontínua. Tal análise foi realizada no 
software Arlequin 3.5.1.2 (Excoffier e Lischer 2010) com 10.000 replicações.  
 
Resultados 
Variabilidade do COI 
Após eliminação das posições de alinhamento ambíguo (dados perdidos/gaps) 
obtivemos 181 sequências de 568-pb do gene mitocondrial COI, que revelaram 80 
haplótipos definidos por 490 sítios invariáveis e 78 sítios polimórficos, dos quais 40 
(51%) foram singletons e 38 (49%) informativos (Tabela 1). O modelo evolutivo que 
mais se adequou aos dados foi GTR + I +G (frequência das bases: A = 0.29, C = 0.21, G 
= 0.16 e T = 0.32; taxas de substituição: A-C = 0.11, A-G = 3.54, A-T = 0.05, C-G = 
0.00, C-T = 3.88 e G-T = 1.00; e razão entre transições e transversões de aprox. 21:1). 
Os valores de diversidade haplotípica foram altos (h=0,925, variando entre 0,872 
e 1,00), enquanto os índices de diversidade nucleotídica se mantiveram próximos de 
zero (π =0,004, variando entre 0,004 e 0,014). 
A distribuição dos haplótipos não variou em função da latitude, sendo aleatória 
entre as localidades. Dentre os 80 haplótipos, 65 (81% dos haplótipos) ocorreram em 
apenas um indivíduo de uma única localidade e, portanto, não foram compartilhados. 
Em contrapartida, o haplótipo mais comum (H1) foi observado em 45 espécimes (25% 
da amostra) de todas as 15 localidades, seguido pelos haplótipos H4 (n=13; 16,25%), 
H16 (n=11; 13,75%) e H8 (n=10; 12,5%) que ocorreram em indivíduos oriundos de 
populações geograficamente distantes, representadas, inclusive, pelos limites amostrais 








Tabela 1. Valores gerais das análises genéticas e populacionais. N=número de amostras, NH=número de haplótipos, h=diversidade haplotípica e π=diversidade 
nucleotídica. * indicam valores não significativos de pvalor 





Φst h π Fs de Fu PFsFu D de Tajima PDtaj. 
P. R. do Maranhão MA 17 13 8,897 43 -0.13312 0,926 0,01480 -10,12825 0,00000 -1,24660 0,10200* 
Caucáia CE 20 14 2,974 19 0.02194 0,916 0,00494 -25,45976 0,00000 -1,68195 0,02300 
Canguaretama RN 11 10 3,200 16 0.02019 0,982 0,00531 -9,39407 0,00000 -1,84622 0,02000 
Satuba AL 8 8 3,643 13 0.01403 1,000 0,00608 -4,92425 0,00200 -1,38457 0,07900* 
Valença BA 10 9 4,422 19 -0.01034 0,978 0,00748 -6,44322 0,00100 -1,60038 0,04900 
S. C. de Cabrália BA 10 8 2,622 11 0.03276 0,956 0,00435 -9,02415 0,00000 -1,45806 0,06700* 
São Mateus ES 9 9 3,167 12 0.02228 1,000 0,00525 -6,68294 0,00000 -1,33984 0,09900* 
Aracruz ES 10 8 2,422 10 0.03666 0,956 0,00402 -9,46288 0,00000 -1,39515 0,09600* 
Vitória ES 17 14 3,809 25 0.00402 0,956 0,00632 -17,46755 0,00000 -1,95225 0,01100 
Anchieta ES 16 12 3,100 19 0.01405 0,958 0,00519 -17,79754 0,00000 -1,83689 0,01600 
Marataízes ES 10 10 3,422 13 0.01616 1,000 0,00568 -7,64123 0,00000 -1,16164 0,11300* 
Itaboraí RJ 13 9 3,077 16 0.02154 0,872 0,00510 -12,73393 0,00000 -1,69412 0,03100 
Bertioga SP 10 8 2,956 11 0.01812 0,933 0,00490 -7,77168 0,00000 -0,63915 0,27900* 
Cananéia SP 10 10 3,867 16 0.00727 1,000 0,00642 -7,05414 0,00000 -1,46436 0,05200* 
Barra da Say SC 10 9 3,556 17 0.01277 0,978 0,00604 -7,45425 0,00000 -1,89865 0,01300 




Os cladogramas gerados através das inferências de NJ e MP agruparam todos os 
espécimes em um mesmo clado, sem distinção de localidade. Em resumo, a topologia 
mostrada por ambas às análises foi uma extensa politomia (dados não mostrados). 
Similarmente, a rede de haplótipos (Figura 2) não mostrou estruturação geográfica da 
diversidade genética, tendo indicado uma topologia em forma de estrela, com um 
haplótipo mais frequente que se conecta aos demais por meio de um ou poucos passos 
mutacionais.  
 
Figura 2. Representação da relação hierárquica entre os haplótipos construída a partir do critério de 
median-joining no programa Network 4.6.1. As áreas dos círculos correspondem, de maneira diretamente 
proporcional, as frequências dos haplótipos que os representam. Os tamanhos das linhas também estão 
proporcionais ao número de passos mutacionais, (com exceção dos casos em que muitos passos 
mutacionais foram encontrados, nestes, os números abaixo das barras representam a quantidade de passos 
mutacionais totais) e correspondem, em sua maioria, a um único passo mutacional. 
 
Diferenciação genética entre as populações 
 A diferenciação genética entre todas as populações foi baixa (Φst =0.012). 
Comparações par-a-par dos valores de Φst não revelaram diferenciação genética entre 
as populações, com exceção de cinco pares de populações (p-valor<0,05), todas 
comparadas com Aracruz/ES: Valença/BA (Φst=0.0752), Marataízes/ES (Φst=0.0890, 
Itaboraí/RJ (Φst=0.0630), Bertioga/SP (Φst=0.0862) e Cananéia/SP (Φst=0.0646). 
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A análise de variância molecular (Tabela 2) mostrou maior diferenciação 
genética dentro das populações do que entre os grupos nas duas hipóteses testadas 
(98,84%, Φct=0.04, Φsc=0.21, Φst=99.75), revelando que os três grupos propostos pela 
ocorrência da DCL são artificiais. Além disso, somente 2,49% de toda variação foi 
proveniente da divergência entre os grupos formados sobre a hipótese de quebra 
filogeográfica. Esse padrão é comum quando se observa uma grande diversidade 
haplotípica dentro das populações. O número de migrantes estimado por geração entre 
as populações variou de cinco a infinitos. Dos 105 pares de populações, em 51 (48%) 
foram estimados infinitos número de migrantes. 
 
Tabela 2. Valores obtidos da Análise de Variância Molecular (AMOVA) quando testados três grupos de 
populações diferentes ou apenas um grupo, contendo todas as populações. 
Amova 
Hipótese 
Percentual de Variação 





1 grupo – 0,23 99,77 0.00231 
3 grupos 2,49 -1,33 98,84 0.01163 
 
 A correlação entre a divergência genética e a distância geográfica entre as 
populações foi confirmada através do teste de Mantel (p-valor = 0.0302, 10.000 
randomizações, coeficiente de correlação r = 0.4515). 
Mismatch distribution e testes de neutralidade 
Os índices de Fs de Fu e D de Tajima foram negativos para cada população, 
caracterizando um padrão de expansão populacional recente. Os valores de Fs de Fu 
foram significantes para todas as populações, enquanto somente sete populações (46%) 
apresentaram valores significativos de D de Tajima. Quando todas as amostras foram 
analisadas, valores negativos significativos para ambos os testes foram encontrados 
(Tabela 1). 
Com exceção de Porto Rico do Maranhão/MA, Valença/BA e São Mateus/ES, 
todas as populações exibiram um padrão de distribuição mismatch unimodal, sugerindo 
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expansão populacional súbita (Figura 3). Os valores da soma do desvio dos quadrados 
(SSD) (Tabela 3) da distribuição de mismatch foram não-significativos para todas as 
populações, indicando que o modo pelo qual as populações expandiram segue o padrão 
segundo a curva de distribuição de mismatch esperada, e não a observada. Apesar de 
não significantes, os valores de rHarpending foram baixos, corroborando com o cenário 
de expansão populacional recente. Os índices de θ0 e θ1 apontaram que as populações 
expandiram de um tamanho reduzido para um tamanho tendendo a infinito. Os valores 
de τ oscilaram entre as populações, não demonstrando um padrão de variação em 
relação ao tempo de expansão ou posição latitudinal das populações. Embora Porto Rico 
do Maranhão tenha apresentado o maior valor de τ (8,392), todas as outras populações 
demonstraram valores próximos de 5. O tempo de expansão estimado para todas as 
populações agregadas foi de 145.381 anos quando utilizado o valor mínimo de taxa de 
mutação de 1,4% e de 269.994 anos quando utilizado seu valor máximo de 2,6%. Estes 
valores indicam que as expansões populacionais em U. cordatus são um evento antigo, 
que remonta o Pleistoceno. 
 
Tabela 3. Valores das estimativas de θ0, θ1, τ, SSD e RHarpeding obtidos através da análise de mismatch distribution. 
Populações θ0 (95% IC) θ1 (95% IC) τ (95% IC) SSD PSSD RHarp. PRHarp. 
Porto Rico do 
Maranhão 
2.692 (0-4.952) ∞ (5.098-∞) 8.392 (0.451-9.904) 0,014 0,504 0,016 0,960 
Caucáia 1.297 (0-2.034) ∞ (5.591-∞) 4.996 (0.816-5.785) 0,002 0,861 0,022 0,890 
Canguaretama 0.766 (0- 1.575) ∞ (10-∞) 5.021 (1.418-5.30) 0,010 0,524 0,056 0,511 
Satuba 1.332 (0-2.152) ∞ (12.809-∞) 5.783 (1.654-6.125) 0,029 0,341 0,074 0,570 
Valença 0.502 (0- 1.292) ∞ (7.130-∞) 4.210 (0.980-4.498) 0,027 0,319 0,072 0,463 
S. C. de Cabrália 0.620 (0-1.463) ∞ (7.691-∞) 4.410 (0.980-4.676) 0,002 0,926 0,046 0,811 
São Mateus 0.574 (0-1.218) ∞ (5.167-∞) 4.007 (0.719-4.314) 0,057 0,144 0,165 0,181 
Aracruz 0.667 (0- 1.2) ∞ (5.6-∞) 4.013 (0.7-4.3) 0,004 0,814 0,060 0,659 
Vitória 1.119 (0-1.496) ∞ (8.218-∞) 4.337 (1.371-4.590) 0,008 0,413 0,037 0,609 
Anchieta 0.622 (0-1.254) ∞ (8.248-∞) 4.197 (1.469-4.406) 0,004 0,715 0,039 0,618 
Marataizes 0.996 (0-1.679) ∞ (8.512-∞) 5.015(1.324-5.342) 0,003 0,912 0,038 0,791 
Itaboraí 1.304 (0-1.886) ∞ (5.918-∞) 5.781 (1.229-6.301) 0,012 0,506 0,039 0,716 
Bertioga 4.29 (0-6.347) ∞ (10.182-∞) 5.802 (0.459-6.475) 0,012 0,592 0,046 0,733 
Cananéia 1.08 (0- 1.949) ∞ (12.887-∞) 5.734 (1.732-6.098) 0,060 0,074 0,166 0,081 
Barra do Say 0.733 (0-1.222) ∞ (6.412-∞) 4.486(1.199-4.793) 0,018 0,580 0,044 0,764 




Figura 3. Análise de mismatch distributions para cada população (em azul), assim como para todas as populações juntas (em vermelho). Colunas 




Distribuição da variabilidade genética 
Todas as análises populacionais apresentadas no presente estudo apontam para um 
cenário de baixa divergência interpopulacional e alta divergência intrapopulacional, 
com ausência de estruturação genética entre as populações de U. cordatus. A topologia 
em forma-de-estrela da rede de haplótipos, associada a um grande número de singletons, 
e os sinais de expansão recente são congruentes com esse cenário. O haplótipo mais 
frequente (H1) foi observado em espécimes de todas as populações, desde Porto Rico 
do Maranhão (MA) até Barra do Say (SC), distantes por aproximadamente 5.000 km. 
Os outros haplótipos também foram compartilhados entre várias populações, incluindo 
aquelas distantes por milhares de quilômetros e, portanto, nossos resultados indicam que 
não é possível identificar a localidade de origem de um caranguejo através de dados 
haplotípicos. Além disso, os valores de AMOVA e dos índices da estatística-Φ 
corroboram com a ausência de estruturação geográfica da diversidade genética no 
caranguejo-uçá.  
 Analogamente, esse mesmo cenário foi identificado em outras espécies de 
caranguejos com extensa distribuição geográfica, tais como Uca annulipes (Silva et al. 
2010) e Cardisoma guanhumi, popularmente conhecido como guaiamum, o qual 
apresenta distribuição simpátrica com U. cordatus (Oliveira-Neto et al. 2008). Contudo, 
elevada estruturação genética já foi relatada entre populações geograficamente próximas 
em alguns caranguejos, como por exemplo, Callinectes danae (Weber e Levy 2000). 
Diferentemente dos casos de U. annulipes e C. guanhumi, cujos métodos de dispersão 
consistem em mecanismos de exportação larval para alto-mar (Oliveira-Neto et al. 
2008; Silva et al. 2010), em C. danae tem sido demonstrado padrões de retenção larval 
(Weber e Levy 2000), o que explicaria tais diferenças. 
 Nossos dados, embora com ampliação do número de populações e com o uso 
de um novo marcador genético, são concordantes com os trabalhos prévios com U. 
cordatus (Oliveira-Neto et al. 2007a; 2007b; Britto et al. 2011), nos quais nenhuma 
estruturação geográfica da diversidade genética foi encontrada. Através de sequências 
da região controle do DNA mitocondrial (RC), Oliveira-Neto et al. (2007b) 
encontraram o mesmo padrão de elevada diversidade haplotípica e reduzida diversidade 
nucleotídica. Entretanto, os valores de diversidade nucleotídica encontrados por estes 
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autores (π=0,035) foram maiores do que os encontrados aqui (π=0,00462), dados não 
surpreendentes uma vez que a velocidade evolutiva da RC e do COI são distintas. 
Enquanto o COI é considerado um gene de evolução neutra, a RC, por não ser 
responsável pela transcrição de proteínas, apresenta regiões hipervariáveis (Wan et al. 
2004) em decorrência de reduzida pressão seletiva em partes desse marcador. 
 De forma equivalente, tanto as análises de RFLP e RAPD de Oliveira-Neto et 
al. (2007a), quanto a análise de RAPD de Britto et al. (2011) demonstraram elevados 
graus de polimorfismo. A maior parte desta variação, contudo, foi verificada entre 
indivíduos dentro de populações. Assim como neste trabalho, os valores obtidos de Φst, 
em ambos os estudos, foram próximos de zero (Φst =0,0780, Britto et al. 2011; Φst 
entre –0,00926 e 0,03072, Oliveira-Neto et al. 2007a). 
 A concordância dos resultados entre marcadores moleculares de evolução 
distinta agrega força ao panorama de amplo fluxo gênico e ausência de estruturação 
genética em U. cordatus. Aqui, basicamente a maior fração da variação genética 
encontrada em U. cordatus foi oriunda da diferença genética entre espécimes da mesma 
população, e apenas uma parte sutil dessa variação foi proveniente da diferença entre os 
grupos hipotéticos baseados na proposta de quebra filogeográfica sugerida pela 
distribuição da DCL. Além disso, Wright (1978) indicou que valores de Φst próximos 
de zero podem ser indicativos de pouca diferenciação genética, o que possivelmente se 
aplica no caso de U. cordatus.  
Uma vez que nossos dados não são concordantes com a nossa hipótese de quebra 
filogeográfica em U. cordatus, os grupos testados se mostraram artificiais e, portanto, o 
padrão de distribuição da diversidade genética não se sobrepõe à distribuição da DCL. 
Assim, a ausência de relatos de caranguejos afetados pelo E. cancerae em manguezais 
ao sul do Espírito Santo e ao norte do Ceará provavelmente não é devida a uma exibição 
de genes de resistência exclusivos a estas populações, uma vez que os dados aqui 
observados, tais como o compartilhamento de haplótipos entre todas as populações, os  
elevados números de migrante e a falta de divergência genética entre as regiões 
saudáveis e afetadas, são fatores que demonstram amplo fluxo gênico e que, portanto, os 
possíveis genes de resistência deveriam, também, ser compartilhados entre as 
populações. 
 A DCL tem sido palco de diversos estudos e, apesar dos recentes progressos 
acerca do entendimento de seu agente patogênico, muitas respostas permanecem 
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incógnitas (Boeger et al. 2007). Entender o motivo da restrição geográfica da DCL pode 
ser essencial na prevenção ou eliminação de novos surtos e, consequentemente, dos 
preocupantes gargalos populacionais e genéticos em U. cordatus. Para tal, são 
necessários trabalhos que identifiquem alterações ambientais, genéticas ou fisiológicas 
tanto do agente patogênico quanto do organismo afetado ao longo da costa brasileira. 
 
Demografia populacional 
A oscilação no tamanho das populações provoca traços particulares que podem, 
casualmente, ser detectados em dados de sequências de DNA (Slatkin e Hudson 1991; 
Rogers e Harpending 1992). Por exemplo, o cenário de alta diversidade haplotípica e 
baixa diversidade nucleotídica – como o encontrado em U. cordatus – está geralmente 
associado à ausência parcial ou total de estruturação populacional (Patarnello et al. 
2007; von der Heyden et al. 2007), e é típico de populações que sofreram eventos de 
expansão após episódios de efeito gargalo ou efeito fundador (Grant e Bowen 1998; 
Waples 1998; Zhang et al. 2006). Isso se deve à tendência à retenção de novas mutações 
em eventos de expansão populacional repentina (Fu 1997), explicada pelo alto número 
de singletons em nossas amostras e elevada diversidade haplotípica. Acredita-se que em 
tais eventos o número de haplótipos gerados por mutações é maior do que o perdido por 
deriva genética (Avise et al. 1984). 
Slatkin e Hudson (1991) revelaram que relações filogenéticas entre haplótipos 
que definem uma topologia em forma de estrela, como a que foi observada para U. 
cordatus, são indicativos de que a população se expandiu recentemente em tamanho, 
após um evento de efeito gargalo.  
Somados à topologia da rede de haplótipos, a alta diversidade haplotípica e a 
reduzida diversidade nucleotídica, os valores negativos das análises de D de Tajima e Fs 
de Fu também fortalecem o sinal de expansão populacional. Por último, a distribuição 
unimodal verificada na análise de mismatch distribution reforça a hipótese de um 
fenômeno de expansão populacional em U. cordatus (Slatkin e Hudson 1991; Rogers e 
Harpending 1992).  
Indicações de expansão populacional são encontradas em diversos outros 
caranguejos, como por exemplo: U. annulipes, ao longo da costa leste da África (Silva 
et al. 2010), e C. guanhumi, ao longo da costa do Brasil (Oliveira-Neto et al. 2008).  
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Nossos resultados também foram concordantes com as análises de mismatch 
distribution realizadas com U. cordatus por Oliveira-Neto et al. (2007b), com dados de 
sequências da região controle do DNA mitocondrial, caracterizando a expansão 
populacional recente. Oliveira-Neto et al. (2007b) mostraram que os valores de τ estão 
correlacionados com as coordenadas latitudinais das populações, de modo que quanto 
mais ao sul as populações se localizavam, menores eram os valores de τ, apontando que 
a expansão teria acontecido do norte para o sul. Desta forma, Oliveira-Neto et al. 
(2007b) sugeriram que a expansão populacional no caranguejo-uçá ocorreu em 
concomitância com a expansão dos mangues, nos períodos de transgressão marinha.  
Contudo, os valores populacionais de τ apresentados no presente estudo, 
originados a partir de sequências do COI, não são condizentes com este cenário. Aqui, 
os valores de τ oscilam aleatoriamente entre as populações, não demonstrando 
correlação entre a data das expansões com posição geográfica das populações. Com 
exceção de Porto Rico do Maranhão, todas as populações apresentaram valores de τ 
próximos de 5, indicando que as expansões ocorreram, basicamente, na mesma época 
em diferentes manguezais.  Nossas estimativas indicam que a expansão populacional em 
U. cordatus aconteceu entre 145 e 270 mil anos atrás, na época do Pleistoceno. Porém, 
um conhecimento detalhado acerca dos eventos geológicos e biológicos que ocorreram 
nesta época é essencial para o entendimento das causas de tais expansões. 
 
Dispersão larval e fluxo gênico 
A distribuição dos ecossistemas de manguezais na costa brasileira está diretamente 
associada a regiões estuarinas, as quais estão localizadas a distâncias variáveis umas das 
outras (Pil et al. 2011). Entre os manguezais são encontradas extensas regiões de praias, 
restinga e dunas, que potencialmente podem agir como barreiras ecológicas de dispersão 
para caranguejos-uçá adultos, uma vez que apresentam pouca mobilidade nesta fase de 
vida e permanecem grande parte do dia enterrados em tocas. Desta forma, a dispersão 
de U. cordatus é realizada, quase que exclusivamente pela sua forma de vida larval. 
 Um dos mais proeminentes fatores que interfere diretamente sobre o 
mecanismo de dispersão larval é a tolerância às diferenças de salinidade. U. cordatus 
exibe de cinco a seis estágios de zoé e de um estágio de megalopa (Rodrigues 1982; 
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Rodrigues e Hebling 1989). Os dois primeiros estágios larvais (ZI e ZII) são 
extremamente eurialinos (Z1 consegue sobreviver durante até seis dias em água fresca 
enquanto cerca de 80% das ZII estão aptas a sobreviverem a salinidades mínimas de 
T10). Por outro lado, os estágios remanescentes são estenoalinos, necessitando de 
salinidades mínimas de T15 para sobreviverem (Diele e Simith 2006). Uma vez que a 
reprodução dessa espécie ocorre, primordialmente, nos meses de maior índice de 
precipitação (janeiro-junho), as larvas são liberadas em ambientes de baixa salinidade 
(<T10). Enquanto os estágios de ZI e ZII são viáveis em tais ambientes, a exportação 
larval para alto mar – onde a salinidade é mais elevada – é necessária para o 
desenvolvimento dos estágios larvais seguintes (Diele e Simith 2006). Como exemplo, 
trabalhos de campo em Furo Grande, no estado do Pará, detectaram liberações massivas 
e sincronizadas de larvas de U. cordatus que foram exportadas para 200 km de distância 
da costa, em direção ao mar aberto (Diele 2000). 
 Apesar de as conjecturas dos modelos de fluxo gênico entre populações 
variarem grandemente entre si, conclusões comuns e quase que independentes, são de 
que, na ausência de pressões seletivas, a migração de um único indivíduo seria 
suficiente para homogeneizar as populações (Thorpe et al. 2000). 
 Uma vez que a dispersão das formas imaturas é maior em espécies que 
demonstram dispersão larval para alto mar, devido à maior atuação das correntes 
marinhas na movimentação das larvas, elevados níveis de fluxo gênico são esperados 
em U. cordatus. Aqui, nossos dados apoiam fortemente este cenário. O número de 
migrantes estimados nas análises tendeu a infinito, o que potencialmente explica a 
ausência de estruturação geográfica da diversidade genética. 
 Enquanto o padrão de circulação das correntes marinhas tem sido apontado 
como causador de quebras filogeográficas em alguns táxons (e.g. Buonaccorsi et al. 
2005; Sotka et al. 2004; Chambers et al. 2006), em U. cordatus as correntes marinhas 
parecem favorecer a dispersão de larvas. A aproximadamente 15°S, o ramo sul da 
Corrente Sul-Equatorial se bifurca dando origem as duas principais correntes atuantes 
no litoral brasileiro: a Corrente do Norte do Brasil e a Corrente do Brasil (Peterson e 
Stramma 1991). A maior parte da vazão da Corrente Sul-Equatorial alimenta a Corrente 
do Norte do Brasil, que flui em direção ao hemisfério norte, com velocidade média de 
0.6-1.0 m/s (Arnault et al. 1999), enquanto uma fração menor origina a Corrente do 
Brasil, cuja velocidade varia, em média, entre 0.5 a 0.6 m/s.  
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 Uma vez que os estágios larvais em U. cordatus duram aproximadamente 21 
dias (Diele e Simith 2006), larvas sobre influência da Corrente do Norte do Brasil e da 
Corrente do Brasil poderiam, potencialmente, migrar a distâncias de 1088 e 1814 km, 
respectivamente. Contudo, mesmo em espécies cujo potencial de dispersão larval é 
amplo, sucessivas migrações entre estuários adjacentes seriam suficientes na 
manutenção do fluxo gênico entre as populações (e.g. C. guanhumi, Oliveira-Neto et al. 
2008). Em ambos os casos, um elevado fluxo gênico é esperado. 
 
Contribuições para estratégias de manejo e conservação 
Atualmente, o preocupante cenário de sobrepesca em muitas espécies de vertebrados e 
invertebrados marinhos, e a destruição de seus habitats naturais trazem um senso de 
urgência na identificação de grupos reprodutivos. – unidades de cruzamento conhecidas 
por biólogos da pesca como “estoques” e que são equivalentes ao conceito de 
populações ou demes para geneticistas (Thorpe et al. 2000). O entendimento da 
variação genética intra e inter-estoques é essencial não somente na criação de estratégias 
de manejo pesqueiro, como também em programas de conservação (Okumus e Çiftci 
2003).  
 Os estoques marinhos podem agir como populações parcialmente ou 
completamente fragmentadas e, portanto, apresentando fluxo gênico reduzido ou nulo. 
Na completa ausência de fluxo gênico, cada estoque possui um tamanho populacional 
reduzido quando comparado com uma única e larga população não fragmentada. Tais 
isolamentos podem ocasionar efeitos deletérios severos, como elevados níveis de 
endogamia, perda da diversidade genética por deriva e aumento do risco de extinção 
(Frankham et al. 2002). Desta forma, enquanto estoques marinhos de tamanho 
demográfico reduzido estão muito vulneráveis à sobrepesca (Thorpe et al. 2000), 
espécies com amplos estoques ou com grande conectividade genética entre eles estão 
menos susceptíveis à extinção.  
Entretanto, embora os estoques naturais de U. cordatus venham sendo alvo de 
drásticas reduções, causadas principalmente pela superexploração comercial, DCL e 
destruição dos manguezais (Ventura et al. 2010), este cenário não parece ser 
preocupante, uma vez que os altos índicies de diversidade haplotípica e os valores de Φ-
st, não indicam erosão genética. 
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A elevada homogeneidade genética e fluxo gênico revelam que, na prática, as 
populações de U. cordatus se comportam como uma grande metapopulação, e que as 
subpopulações trocam livremente quantidades consideráveis de formas juvenis. 
Resultados semelhantes foram encontrados por Silva et al. (2010) com U. annulipes e 
por Oliveira-Neto et al.  (2007a, 2007b) com U. cordatus. Em acordo com estes autores, 
propriedades como essas podem facilitar a criação de estratégias de manejo, uma vez 
que estuários bem preservados podem atuar como fornecedores de larvas para áreas 
intensamente exploradas, permitindo uma aceleração da recuperação genética e 
demográfica. 
Medidas corretivas como essas, visam desacelerar ou interromper o declínio 
populacional em organismos marinhos, e frequentemente envolvem programas de 
aprimoramento de estoques, através da introdução de organismos criados em cativeiro 
em populações naturais (Freeland 2005). O sucesso de programas como estes depende 
em parte da taxa de sobrevivência dos organismos introduzidos na natureza oriundos de 
cruzamentos em cativeiro.  
Uma maneira de se medir o sucesso dos programas de aprimoramento de 
estoque pode ser feito através do monitoramento de haplótipos ou aloenzimas que são 
raros na natureza. Se a frequência destes marcadores raros aumentar durante o tempo, 
então os programas são considerados bem sucedidos, uma vez que é evidenciado que o 
as proles híbridas estão bem adaptadas ao meio (Hansen et al. 1995). 
Trabalhos de manejo com U. cordatus já vêm sendo conduzidos desde 2001 pelo 
Grupo Integrado de Aquicultura e Estudos Ambientais (GIA), que a cada temporada 
reprodutiva produz mais de 1.000.000 de megalopas em laboratório (Silva et al. 2006, 
2009) com o objetivo de reestocar populações vítimas de reduções demográficas. 
Contudo, levando em consideração que a criação de organismos em cativeiro tende a 
promover a endogamia, e que o cultivo de larvas em laboratório, por relaxar as pressões 
seletivas naturais, podem originar linhagens genéticas pouco adaptadas ao meio natural, 
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